
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2066
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGAA - - - - T CCAA T AGGT C TGT CAACAAAA T T T AGT T T T C T AC TGCAAA T T A T AAA T T TGT - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGTGCAA T T T T T T T T T AGTGAACAGACC T A T TGCGT AAAAC T A TGC T CCAA T AA T T T T AGC TGGGA T AA T AAA TGA T AA T AC
C T CC T T AAAA TGAAGCA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAACAGGT AGGT CAACAAAA T T T AGT T T T C T AC TGCAAA T T A T AAA T T TGT - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGTGCAA T T T T T T T T T AGTGAACAGACC T A T T T AAAGAA T T T A T T T T CGAAAGAAGT T A T T CAAGAC T A T AAA TGT T A T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCC TGA - - - - T T CAA T AGGT C TGT T CACAAAA T T T AGT T T T C T AC TGCAAA T T A T AAA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T A T A T T T T A T AA T A T C T C T AAA T TGT C T T T TGT A TGGGT AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - AAA T AACA TGGGT AACGT T AAA - - - - C T T AA T AGGT C TGT CAACAAAA TGT AGT T T T C T AC TGCAAA T T A T AAA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGAAGT T CA T T CCA T AA T AAACACAACGGAAACC T T AGA T ACGGAGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CAAAAAAGT C T CACCAAGGCGAA T AGGT C TGT CAACAAAA T T T AGT T T T C T AC TGCAAA T T A T AGA T T TGT - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGTGCAAA T T T T T T T T AGTGAACAGA T C T A T TGCAA T AGAA T AAA T T C T - - - - - CCCCAA T CCACC T CA TGGA T A T T T T CCA
GTGT T TGT AC T CACCA T A T T T ACAAAAC T TGAAAAACGC T T AA - - - - - - - - A T AGGT C TGT T CACAAAA T T T AGT T T T C T T C TGCAAA T T A T AAA T T TGG - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGTGCAA T T T T T T T T T AGTGAACAGACC T T - - T T CCCCA T T T AGCAAA - - - - - - C TGCAGAACAAAA T C T AAACAA T AAAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAC T T A TGT CAAA T T T AG - AAAAGT AACAGGT C TGT CAACAAAA T T T AGT T T T C T AC TGCAAA T T A T AAA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T T AA TGT T CCGGT T T T T AA T AAGGACAAACAAAGC - - - - T AAA - - - - A T AGGT A TGT CAACAAAA T T T AGT T T T C T AC TGCAAA T T A T AAA T T TGT - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGTGCAA - T T T T T T T T AGTGAACAGACC T A T CCAA T AAAC T T A T T T TGT CA T AA T C T CAAAA T AAAA TGT A T A TGA T AAACA
CGT CCGA TGC T CACAAAGT A T - AGA TGC T CAAAC TGGCCCCGA TGAAGACAA T AGGT C TGT T CACAAAA T T T AGT T T T C T AC TGCAAA T T A T AAA T T TGG - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGTGCAA T T T T T T T T T AGTGAACAGACC T A T T T C T CGGA T ACA TGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAA T AGGT C TGT T AACAAAA T T TGT T T TGC T AC TGCAAA T T A T AAA T T TGT - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGTGCAA T T T T T T T T T AGTGAACAGACC T A T T CAAC T TGAC T A T T T T A - - - - - - T TGAAA T ACA T A T A T T A TGT C T T AA TGT
T CGA T T AACCC TGT AAAA T T CAAAAAGT T T A T AAAAAAC TGAA T AAA T A T AA T AGGT C TGT T CACAAAA T T T AGT T T T C T A T TGCAAA T T A T AAA T T TGG - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGTGCAA T T T T T T T T T AGTGAACAGACC T A - - T AACAAA T T TGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGTGC T T AAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - A T T T A T AAAC T AC T CAA - - - - AACAA T AGGT C TGT CAACAAAA T T TGGT T T T C T AC TGCAAA T T A T AAA T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAA T T AAA T C T AAAACAA T - - AAAAACC T AAACAAAA T TGAA TGAA T A T AA T AGGT C TGT T CACAAAA T T T AGT T T T C T A T TGCAAA T T A T AAA T T TGG - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGTGCAA T T T T T T T T T AGTGAACAGACC T A T T T T A T T AGT T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T T T C T AACGCAAA T T A T AAA T T TGT - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGT T AGA T T T T T T T T T AA TGAACAGA T C T A T T - - - - - - GAA T ACGT T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAGAA T CGTGGGGT A T TGGA - AAAAA T AA T AGGT C TGT CAACAAAA T T T - TGT T T C T AC TGCAAA T T A T AAA T T TGT - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGTGCAA T T T T T T T T TGGTGAACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAA T AAACAA T AGA TGAAAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T T T ACCAC T T T T AGTGCAA - T T T T T T T T AGTGAACAGACC T A T T A T ACAA T T AGACCCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C TGAAA T T AAAC
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TE: rnd_5_family_1050.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 2066bp; fragments: 4512; full length: 0 (>=1859.4bp)
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After TEtrimmer 2066 bp
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TE: rnd_5_family_1050.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 2373bp; fragments: 1892; full length: 0 (>=2135.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1050

 size: 2027bp; fragments: 224; full length: 8 (>=1824.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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